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摘　要： 为了筛选可用于遗传选育的标记，用微卫星标记分析了梭鲈快速生长品系F3群体的遗传结构，评估

了不同基因型与生长性状（体质量、全长、体长、体高、体厚、头长、吻长、尾柄高、尾柄长）的相关性。遗传结构

评估结果显示：群体平均等位基因数为 4. 5，观测杂合度为 0. 746（0. 520~0. 954），期望杂合度为 0. 691
（0. 441~0. 851），平均多态信息含量为 0. 641（0. 412~0. 843），群体处于高度多态水平（PIC＞0. 5）。基因型与

性状关联分析结果显示 38 个微卫星标记与至少 1 个性状表现出不同程度的相关性（P＜0. 05），其中

HLJSL018、HLJSL021、HLJSL022等 21个标记与相应性状的相关性达到极显著水平（P＜0. 01）。9个性状检测

到 2~21个显著相关的微卫星标记，与体长呈显著相关的标记最少（HLJSL039和HLJSL042）（P＜0. 05）；与尾

柄高呈显著相关的标记最多（21个），其中HLJSL018、HLJSL021和HLJSL022等 11个标记与其呈极显著相关

（P＜0. 01）。与体质量呈显著相关的标记有 8个，其中HLJSL018和HLJSL067与其呈极显著相关（P＜0. 01）。

以高于总体均值且比例达 5%以上为优势基因型的筛选标准，在 38个标记共获得 195个优势基因型，每个标

记获得 1~10个优势基因型，其中HLJSL073获得优势基因型最少，HLJSL079获得优势基因型最多。本研究评

估了梭鲈选育群体的遗传结构，获得了与性状显著相关的标记，研究结果可用于指导梭鲈遗传选育。
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中图分类号： S 917   文献标志码： A

梭鲈（Sander lucioperca）属鲈形目（Perciformes）
鲈科（Percidae）梭鲈属（Sander）。原分布于欧洲的

咸海、黑海、里海以及波罗的海水系的河流、湖

泊，在中国主要分布在新疆的伊犁河水系和额尔

齐斯河水系，黑龙江下游、乌苏里江和兴凯湖也

有分布［1］。梭鲈肉质细嫩，肌间刺少，营养价值

高，同时有抗病力强、生长速度快的优势［1-3］，使其

成为极具开发潜力的名特优淡水养殖种。在养

殖过程中，发现梭鲈作为肉食性鱼类对配合饲料

的驯食难度大，未经选育的梭鲈苗种因抢食造成

个体间生长差异大，同池塘常分化出大个体群组

和小个体群组，制约了梭鲈产业的养殖和发展。

性状和标记关联分析是筛选与性状相关标记常

用 的 方 法 ，已 经 利 用 该 方 法 筛 选 出 草 鱼

（Ctenopharyngodon idella）［4］、青鱼（Mylopharyngodon 

piceus）［5］、鲤（Cyprinus carpio）［6］、大口黑鲈（Micropterus 
salmoides）［7］等与经济性状相关的标记，部分标记

已经用于遗传选育研究。用遗传定位和标记连

锁的方法筛选了梭鲈部分对生长性状有显著贡

献的标记，例如 GUO 等［8］定位了 8个生长性状共

21个QTL区间；韩晓飞［9］用 16个多态性的微卫星

标记与梭鲈个体进行性状关联分析，得到 8个微

卫星标记与梭鲈生长性状呈显著相关；此外，通

过候选基因法分析了ghrh、GH等生长相关的基因

特征［2，10］。在梭鲈群体遗传评估方面，SIPOS等［11］

分离出 7个梭鲈多态性高的微卫星标记，对 10个

多瑙河流域群体进行遗传分析，结果表明群体之

间存在中等程度的遗传差异。

黑龙江水产研究所收集了新疆乌伦古湖、宁

夏腾格里湖、黑龙江黑河段、乌苏里江抚远段的
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梭鲈活体，培育后作为基础群体，在评估梭鲈群

体遗传多样性的基础上，开展了以生长和易驯食

配合饲料为目标的遗传选育，每代选择高于平均

体质量 150% 的大个体组成后备亲鱼，用基于遗

传背景的分子育种技术辅助选配亲鱼、繁育子

代，最终获得了快速生长品系 F3［12］，特点是生长

速度快（较选育前提高 18.4%）、苗种规格统一、转

口配合饲料驯化难度明显改善（平均驯化率达

70%）［13］。LU等［14］分析了梭鲈全基因组中的微卫

星序列特征，从合成的 200对微卫星引物中筛选

出 122个多态性好的标记。本研究用微卫星标记

评估了梭鲈快速生长品系F3群体的遗传结构，分

析了不同基因型与生长性状的相关性，筛选出可

用于遗传选育的标记，为梭鲈的进一步遗传选育

提供有效工具。

1　材料与方法

1. 1　实验鱼

梭鲈快速生长品系 F3取自中国水产科学研

究院黑龙江水产研究所呼兰试验场。从后备亲

鱼群体筛选出对生长有显著贡献的分子标记可

直接用于亲鱼选配，因此本实验采集 2龄以上样

本 281尾，根据中华人民共和国国家标准《养殖鱼

类种质检测》第 3 部分性状测定（GB/T18654.3－
2008）测量体质量（Body mass， BM）、全长（Total 
length， TL）、体长（Body length， BL）、体高（Body 
height， BH）、体厚（Body thickness， BT）、头长

（Head length， HL）、吻长（Snout length， SL）、尾柄

高（Caudal stalk height， CH）、尾 柄 长（Caudal 
length， CL）等 9 项生长性状，用电子秤测量体质

量，精确至 0.1 g；用电子游标卡尺测量长度性状，

精确至 0.01 mm。每尾鱼采集尾鳍样本，保存于

干燥环境中备用。

对检测到的与体质量和体长显著相关的标

记，从同池养殖的家系（405个）中选择 35个极大

和35个极小个体进行验证。

1. 2　基因组DNA的提取

剪取约 0.1 g的鳍条，使用基因组提取试剂盒

［天根生化科技（北京）有限公司］提取 DNA。用

NanoDrop™ 8000 分光光度计对 DNA 的浓度和纯

度进行测量，并使用1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测

其完整性，稀释至50 ng/μL，4 ℃保存备用。

1. 3　PCR扩增

本课题组从梭鲈基因组序列中筛选出 122个

多态性微卫星标记［15］，用随机 6个样本进行初步

检测，其中 77 个标记在 F3 群体表现出多态性。

PCR 反应体系为 15 μL，其中模板 DNA 2 μL，
PCR Buffer 11 μL［终浓度 10 mmol/L Tris-Cl（pH 
8.0）、50 mmol/L KCl、1.5 mmol/L MgCl2、200 μmol/
L dNTP］，上下游引物（10 mmol/L）各 1 μL，Taq 
DNA聚合酶（5 U/μL） 0.2 μL，其余体积用去离子

水补充。

用PCR扩增仪进行扩增：94 ℃预变性 5 min；
94 ℃变性 30 s，56 ℃退火 45 s，72 ℃延伸 30 s，27
个循环；最后72 ℃延伸5 min。

PCR反应结束后，取 1.2 μL的 PCR反应产物

进行 8% 非变性聚丙烯凝胶电泳检测，0.1% 硝酸

银染色显带，以DL500［宝日医生物技术（北京）有

限公司］为标准分子量，Gel-Pro Analyzer 4.5软件

分析电泳条带，确定每个个体的基因型。

1. 4　数据统计与分析

用 PopGene（Version 3.2）软件计算各微卫星

标 记 的 遗 传 多 样 性 参 数 ，包 括 等 位 基 因 数

（Observed number of alleles，Na）、有效等位基因数

（Number of effective alleles，Ne）、观 测 杂 合 度

（Observed heterozygosity，Ho）、期 望 杂 合 度

（Expected heterozygosity，He）等。多态信息含量

（Polymorphism information content， PIC），根 据

BOTSTEIN等［15］公式计算：

PIC=1-∑
i = 1

n

P2
i-∑

i = 1

n - 1 ∑
j = i + 1

n 2P2
i P2

j （1）
式中：Pi、Pj分别为群体 j=i+1 中第 i 和第 j 个等位

基因频率；n为某一基因座上等位基因数。

用 SPSS 26 的一般线性模型（General linear 
model， GLM）分析标记与体质量、全长、体长、体

高、体厚、头长、吻长、尾柄高、尾柄长性状的相关

性，模型如下：

y=u+gi+e （2）
式中：y 为性状；u 为群体均值；gi为第 i 个基因型

的效应；e 为残差。采用 Permutation 检验确定基

因型效应的显著性水平（10 000 次），对检测到的

与性状显著相关的微卫星标记，用Duncan's多重

比较分析不同基因型个体性状均值之间的差异，

以某标记的某基因型的性状均值高于总体均值，

并且占比在 5% 以上为优势基因型的判定标准，
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鉴别具有性状优势的基因型。

2　结果

2. 1　性状分析

剔除不符合正态分布的差异数据，最终 265
个样本用于标记性状关联分析。统计结果体质

量总体均值为（485.78±58.04） g，体长为（311.63±
12.98 ）mm，其余性状详细统计数据见表 1。
Shapiro-Wilk 正态分布检验表明，所有的性状均

符合正态分布（P＞0.05）；性状变异系数为 0.04~
0.12，体质量性状变异最大（0.12），体长性状变异

最小（0.04），见表 1。Pearson相关检验表明，各性

状之间具有不同程度的相关性，相关系数为

0.141~0.951，均达到显著水平，全长和体长的相

关性最大（r=0.951），体厚与尾柄长的相关性最小

（r=0.141）；与梭鲈体质量相关性最大的性状是体

长（r=0.852），其次是全长（r=0.822），相关性最小

的性状是尾柄长（r=0.212），见表2。

2. 2　扩增结果

用 24 个微卫星标记评估梭鲈快速生长品系

F3群体（281个）的遗传多样性，结果显示：平均等

位基因数为 4.5，观测杂合度为 0.746（0.520~
0.954），期望杂合度为 0.691（0.441~0.851），平均

多态信息含量为 0.641（0.412~0.843），显示群体

属于高度多态水平（PIC＞0.5）［15］，见表3。

2. 3　标记与性状相关性分析

分析了 77 个微卫星标记的基因型与 9 个性

状的相关性，结果筛选出 38个微卫星标记与至少

1个性状表现出不同程度的相关性。与尾柄高显

著相关的标记最多，为 21个，占比为 27.3%，其中

HLJSL018、HLJSL021和HLJSL022等 11个标记与

尾柄高达到极显著相关（P＜0.01）；与吻长显著相

表1　梭鲈生长性状描述性统计及正态分布检验
Tab. 1　Descriptive statistics and normal distribution test about growth characteristics of pikeperch

性状
Trait

BM/g
TL/mm
BL/mm
BH/mm
BT/mm
HL/mm
SL/mm
CH/mm
CL/mm

平均值±标准差
Mean±SD

485.78 ±58.04
369.13 ±15.53
311.63±12.98
72.99 ±3.79
44.19±2.09

87.55 ±4.91
15.22 ±1.50
29.05±1.50

51.94 ±5.87

最大值
Maximum value

620.00
410.90
345.90

82.60
49.90

100.20
18.40
32.80
64.60

最小值
Minimum value

370.00
333.30
282.70

65.00
40.00
74.90
11.10
25.60
25.10

偏度
Skewness

0.35
0.13
0.16
0.31
0.33
0.00

-0.15
0.24

-0.18

峰度
Kurtosis
-0.81
-0.52
-0.40
-0.50
-0.50
-0.13
-0.27
-0.46
-0.68

正态分布检验
阈值P

0.05
0.20
0.32
0.06
0.05
0.92
0.26
0.06
0.06

变异系数
Coefficient of variation

0.12
0.04
0.04
0.05
0.05
0.06
0.10
0.05
0.11

表2　梭鲈各生长性状间的相关性系数
Tab. 2　Relative coefficient of pikeperch growth-related traits

性状Trait
BM
TL
BL
BH
BT
HL
SL
CH
CL

BM
-

0.822**

0.852**

0.600**

0.729**

0.700**

0.382**

0.697**

0.212**

TL

-
0.951**

0.500**

0.594**

0.657**

0.315**

0.698**

0.268**

BL

-
0.580**

0.609**

0.708**

0.362**

0.675**

0.364**

BH

-
0.512**

0.455**

0.241**

0.466**

0.431**

BT

-
0.510**

0.256**

0.527**

0.141**

HL

-
0.756**

0.474**

0.278**

SL

-
0.174**

0.209**

CH

-
0.173**

CL

-
注：**表示性状间相关性极显著P＜0.01。
Notes： ** indicates that the correlation between traits is very significant P < 0.01.
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关的标记有 19个，占比为 24.7%，其中HLJSL047、
HLJSL066和HLJSL067等 6个标记与吻长达到极

显著相关（P＜0.01）；与尾柄长显著相关的标记有

16 个，占比为 20.8%，其中 HLJSL057、HLJSL058、
HLJSL119和HLJSL145与尾柄长达到极显著相关

（P＜0.01）；与头长显著相关的标记有 14个，占比

为 18.2%，其中HLJSL038与头长达到极显著相关

（P＜0.01）；与体质量显著相关的标记有 8 个，占

比为 10.4%，其中 HLJSL018 和 HLJSL067 与体质

量呈极显著相关（P＜0.01）；与全长显著相关的标

记 有 8 个 ，占 比 为 10.4%，其 中 HLJSL021、
HLJSL038 和 HLJSL39 与全长达到极显著相关

（P＜0.01）；与 体 厚 显 著 相 关 的 标 记 有 5 个

（HLJSL018、HLJSL038、HLJSL042、HLJSL046 和

HLJSL083），占比为 6.5%；与体高显著相关的标

记有 3个，占比为 3.9%，其中 HLJSL057与体高达

到极显著相关（P＜0.01）；与体长显著相关的标记

有2个（HLJSL039和HLJSL042），占比为2.6%。

部 分 标 记 同 时 和 多 个 性 状 显 著 相 关 ，

HLJSL018 和 HLJSL038 与体质量、全长、体厚、头

长、吻长等 5个性状显著或极显著相关，两个标记

同时与尾柄高极显著相关（P＜0.01）；HLJSL067、
HLJSL083、HLJSL158 与 5 个性状相关，这 3 个标

记同时与体质量、吻长、尾柄长性状显著或极显

著相关；HLJSL021、HLJSL039、HLJSL042 等 5 个

标记与其中4个性状显著或极显著相关。

表3　梭鲈24个微卫星位点的遗传多样性统计数据
Tab. 3　Data of genetic diversity of 24 microsatellite loci for pikeperch

标记 Marker
HLJSL015
HLJSL018
HLJSL035
HLJSL038
HLJSL041
HLJSL047
HLJSL061
HLJSL063
HLJSL065
HLJSL066
HLJSL067
HLJSL073
HLJSL082
HLJSL083
HLJSL109
HLJSL117
HLJSL119
HLJSL131
HLJSL139
HLJSL145
HLJSL152
HLJSL158
均值 Mean
标准差 Standard deviation

等位基因数Na

3
4
4
6
4
6
4
5
4
4
7
6
4
6
3
3
3
5
4
6
4
4

4.5
1.158

有效等位基因数Ne

2.334
4.026
2.651
6.623
2.346
3.481
3.882
3.345
4.577
1.785
2.906
2.773
4.703
4.740
2.525
2.928
2.698
4.416
3.007
4.634
4.730
2.786
3.541
1.125

观测杂合度Ho

0.548
0.662
0.520
0.922
0.804
0.705
0.779
0.787
0.900
0.491
0.754
0.822
0.758
0.865
0.690
0.730
0.683
0.865
0.683
0.954
0.908
0.573
0.746
0.130

期望杂合度He

0.573
0.753
0.624
0.851
0.575
0.714
0.744
0.702
0.783
0.441
0.657
0.641
0.789
0.790
0.605
0.660
0.630
0.775
0.669
0.786
0.790
0.642
0.691
0.095

多态信息含量PIC

0.478
0.714
0.567
0.843
0.470
0.660
0.706
0.650
0.748
0.412
0.600
0.592
0.757
0.758
0.527
0.591
0.559
0.739
0.618
0.751
0.763
0.599
0.641
0.110
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2. 4　生长性状优势基因型

对 38 个与性状显著相关的标记不同基因型

对应的性状进行Duncan's多重比较，依据优势基

因型的评定标准，共得到 195个优势基因型，每个

标记获得 1~10 个优势基因型，其中 HLJSL079 获

得优势基因型最多，HLJSL073获得优势基因型最

少（表 5）。HLJSL079获得 10种优势基因型，其中

BF、FI、DF 在吻长、尾柄高、尾柄长 3 个性状显示

表4　基于GLM模型的permutation检验表现为显著相关的标记及相关性阈值
Tab. 4　Markers exhibiting significant correlation and correlation thresholds for 

permutation tests based on GLM models

标记 Marker
HLJSL007
HLJSL013
HLJSL015
HLJSL017
HLJSL018
HLJSL021
HLJSL022
HLJSL025
HLJSL026
HLJSL030
HLJSL031
HLJSL032
HLJSL033
HLJSL038
HLJSL039
HLJSL042
HLJSL046
HLJSL047
HLJSL057
HLJSL058
HLJSL060
HLJSL061
HLJSL062
HLJSL063
HLJSL066
HLJSL067
HLJSL073
HLJSL079
HLJSL081
HLJSL082
HLJSL083
HLJSL109
HLJSL117
HLJSL119
HLJSL131
HLJSL145
HLJSL152
HLJSL158

BM

0**

0.043*

0.018*

0.004**

0.039*

0.035*

0.037*

0.017*

TL

0.014*

0.006**

0.006**

0**

0.037*

0.012*

0.025*

0.041*

BL

0.023*

0.031*

BH

0.013*

0.043*

0**

BT

0.011*

0.017*

0.022*

0.031*

0.017*

HL

0.048*

0.027*

0.030*

0.046*

0.028*

0**

0.017*

0.029*

0.019*

0.028*

0.023*

0.028*

0.023*

0.023*

SL

0.049*

0.020*

0.015*

0.025*

0.013*

0.040*

0.008**

0.015*

0.001**

0.004**

0.042*

0.003**

0.004**

0.039*

0.038*

0.005**

0.028*

0.011*

0.022*

CH

0.040*

0**

0**

0.004**

0.004**

0.014*

0.020*

0.009**

0.011*

0.003**

0**

0**

0.002**

0.015*

0.019*

0.033*

0.018*

0.008**

0.020*

0.010*

0.001**

CL
0.016*

0.017*

0.017*

0**

0**

0.049*

0.043*

0.014*

0.026*

0.019*

0.016*

0.002**

0.012*

0.001**

0.026*

0.036*

注：* 表示标记与性状显著相关（P＜0.05） ；** 表示标记与性状极显著相关（P＜0.01）。
Notes： * indicated that the marker was significantly correlated with the trait （P<0.05）； ** indicates that the marker is greatly significant 
correlated with the trait （P<0.01）.
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出生长优势，DE、HI、FG、FI、BF 都在体质量性状

显示出优势，FF、BH 仅在尾柄长性状显示出优

势；其次为 HLJSL018 检测出 9 种优势基因型，其

中 BD、AB、DE 在体质量、全长、体厚、吻长、尾柄

高、尾柄长 6个性状均显示出生长优势，而 CC 仅

在尾柄高显示出优势；HLJSL073只检测出 1种优

势基因型。

表5　38个微卫星标记优势基因型和优势基因型的观察次数
Tab.  5　Observations of 38 microsatellite marker dominant genotypes and dominant genotypes

HLJSL007

HLJSL013

HLJSL015

HLJSL017

HLJSL018

HLJSL021

HLJSL022

HLJSL025

II
IJ
GI
CG
CI
BJ
GH
HI
CJ
BC
CC
AE
CE
AC
CC
CD
BD
AC
BC
AB
AE
DE
AA
BC
BB
AC
AF
CD
CC
DD
CE
EE
BF
CC
BE
DF
BD
AE
CF

66(24.9%)
32(12.1%)
25(9.4%)
20(7.5%)
19(7.2%)
19(7.2%)
18(6.8%)
15(5.7%)
14(5.3%)

113(42.6%)
54(20.4%)
70(26.4%)
57(21.5%)
26(9.8%)
71(26.8%)
23(8.7%)
23(8.7%)
22(8.3%)
22(8.3%)
19(7.2%)
18(6.8%)
17(6.4%)
14(5.3%)
75(28.3%)
75(28.3%)
16(6.0%）

14(5.2%）

75(28.3%)
50(18.9%)
28(10.6%)
26(9.8%)
15(5.7%)
32(12.1%)
28(10.6%)
24(9.1%)
17(6.4%)
17(6.4%)
17(6.4%)
15(5.7%)

HLJSL026

HLJSL030

HLJSL031

HLJSL032

HLJSL033

HLJSL038

HLJSL039

HLJSL042

HLJSL046

BC
AB
AC
CE
DE
EF
DF
CF
BG
BH
CE
BI
EF
DF
CD
CE
FF
CE
CC
AC
AE
FG
EI
EK
EE
BC
CC
CD
BB
BD
BD
DD
CD
DE
DF
CG
AD
EG
EJ

102(38.5%)
65(24.5%)
42(15.8%)
50(18.9%)
47(17.7%)
44(16.6%)
33(12.5%)
28(10.6%)
49(18.5%)
21(7.9%)
20(7.5%)
15(5.7%)
72(27.2%)
45(17.0%)
31(11.7%)
15(5.7%)
14(5.2%）

90(34.0%)
68(25.7%)
22(8.3%)
14(5.3%)
60(22.6%)
23(8.7%)
22(8.3%)
14(5.3%)
73(27.5%)
65(24.5%)
53(20.0%)
28(10.6%)
14(5.3%)
51(19.2%)
54(20.4%)
34(12.8%)
29(10.9%)
16(6.0%）

15(5.7%)
14(5.3%)
14(5.3%)
29(10.9%)

HLJSL047

HLJSL057

HLJSL058

HLJSL060

HLJSL061

HLJSL062

HLJSL063

EF
DJ
CD
BD
GJ
FG
CE
EG
EE
EF
FF
FJ
FG
FF
II
GI
FI
CJ
DJ
CD
BD
FH
GH
DE
EH
CD
CD
DD
CE
BC
AC
BF
FH
FF
BH
CC
BC
BD
CE

18(6.8%)
16(6.0%）

23(8.7%)
27(10.2%)
14(5.3%)
54(20.4%)
49(18.5%)
44(16.6%)
40(15.1%)
32(12.1%)
28(10.6%)
29(11.9%)
28(10.6%)
26(9.8%)
22(8.3%)
21(7.9%)
14(5.3%)
32(12.1%)
17(6.4%)
15(5.7%)
14(5.3%)
35(13.2%)
31(11.7%)
27(10.2%)
18(6.8%)
15(5.7%)
81(30.6%)
43(16.2%)
24(9.1%)
22(8.3%)
15(5.7%)
51(19.2%)
37(14.0%)
36(0.136)
23(8.7%)
70(26.4%)
57(21.5%)
51(19.2%)
31(11.7%)

标记
Marker

优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)
标记

Marker
优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)
标记

Marker
优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)
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HLJSL066

HLJSL067

HLJSL073
HLJSL079

HLJSL081

HLJSL082

BE
DD
AD
BD
DE
CD
CC
DG
EF
FH
BF
FF
BH
FI
DF
EG
DE
HI
FG
AC
CC
AF
AD
CD
DD
DG

21(7.9%)
122(46.0%)

68(25.7%)
46(17.4%)
15(5.7%)
86(32.5%)
46(17.4%)
46(17.4%)
85(32.1%)
41(14.7%)
40(15.1%)
34(12.8%)
33(12.5%)
22(8.3%)
20(7.5%)
19(7.2%)
16(6.0%）

16(6.0%）

15(5.7%)
39(14.7%)
26(9.8%)
26(9.8%)
20(7.5%)
19(7.2%)
46(17.4%)
38(14.3%)

HLJSL083

HLJSL109

HLJSL117

HLJSL119

GG
EG
BE
AF
BG
BD
CD
FH
DE
DF
CE
EE
EH
EF
DD
BE
BB
DE
BD
EE
BE
BB
BB
EF
AA
DD

26(9.8%)
23(8.7%)
21(7.9%)
20(7.5%)
15(5.7%)
14(5.2%）

40(15.1%)
37(14.0%)
34(12.8%)
27(10.1%)
26(9.8%)
21(7.9%)
20(7.5%)
14(5.2%）

54(20.4%)
40(15.1%)
26(9.8%)
19(7.2%)
48(18.1%)
45(17.0%)
16(6.0%）

15(5.7%)
54(20.4%)
45(17.0%)
29(10.9%)
23(8.7%)

HLJSL131

HLJSL145

HLJSL152

HLJSL158

AD
CD
DE
CF
BE
DF
CD
DD
AB
AE
EF
BF
EG
FG
EG
EF
GH
AB
BG
AG
GG
CC
CF
CE
BE
DE

15(5.7%)
14(5.1%)
77(29.1%)
44(16.6%)
30(11.3%)
20(7.5%)
16(6.0%）

15(5.7%)
70(26.4%)
50(18.9%)
39(14.7%)
26(9.8%)
14(5.1%)
55(20.8%)
37(14.0%)
35(13.2%)
20(7.5%)
18(6.8%)
16(6.0%）

15(5.7%)
15(5.7%)
89(33.6%)
52(19.6%)
49(18.5%)
23(8.7%)
14(5.1%)

·续表5·
标记

Marker
优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)
标记

Marker
优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)
标记

Marker
优势基因型
Dominant 
genotype

观察次数
(占百分比)
Number of 

observations(%)

2. 5　与梭鲈体质量、体长关联微卫星标记的验证

由于体质量和体长是衡量生长性状的关键指

标，对9个微卫星标记与性状的相关性进行了验证。

结果显示：5个微卫星标记与至少1个性状表现出不

同程度的相关性，表明55.6%的标记在验证群体表

现出对生长性状具有显著贡献。与头长显著相关

的标记最多，为5个，占比为55.6%；与全长显著相

关的标记有4个，占比为44.4%，其中HLJSL039与

全长达到极显著相关（P＜0.01）；与体厚显著相关的

标记有3个，占比为33.3%；与体长、尾柄高、尾柄长

显著相关的标记有2个，占比为22.2%；与体质量、

体高显著相关的标记有1个，占比为11.1%（表6）。
表6　基于GLM模型的permutation检验表现为显著相关的标记及相关性阈值

Tab. 6　Markers exhibiting significant correlation and correlation thresholds for permutation tests based on GLM models

标记Marker
HLJSL018
HLJSL038
HLJSL039
HLJSL067
HLJSL079

BM

0.027*

TL

0.023*

0.004**

0.022*

0.019*

BL

0.012*

0.034*

BH

0.036*

BT

0.023*

0.007*

0.024*

HL
0.041*

0.010*

0.042*

0.021*

0.023*

SL CH

0.016*

0.010*

CL

0.020*

0.033*

注：* 表示标记与性状显著相关（P＜0.05） ；** 表示标记与性状极显著相关（P＜0.01）。

Notes： * indicated that the marker was significantly correlated with the trait （P<0.05）； ** indicates that the marker is greatly significant 
correlated with the trait （P<0.01）.
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3　讨论

3. 1　基于SSR标记的梭鲈群体遗传多样性

Na、Ho、He、PIC 等都是反映群体遗传多样性

的参数，其数值越大，表明群体遗传多样性越高。

本研究用 24个微卫星标记评估梭鲈选育群体的

遗传结构，结果显示群体遗传多样性水平较高，

群体遗传参数（Na=4.5，Ho=0.746，He=0.691，PIC=
0.641）略低于 LU 等［14］对于乌伦古湖（Na=7.8，Ho=
0.751，He=0.755，PIC=0.715）、腾格里湖（Na=6.9，
Ho=0.796，He=0.757，PIC=0.709）和黑龙江黑河段

（Na=6.9，Ho=0.771，He=0.739，PIC=0.693）的研究

结果；高于乌苏里江（Na=2.333，Ho=0.430，He=
0.379，PIC=0.315）、兴凯湖（Na=2.533，Ho=0.377，
He=0.359，PIC=0.304）和 鸭 绿 江（Na=4.167，Ho=
0.649，He=0.655，PIC=0.594）的研究结果。表明经

过多年的人工选择，梭鲈群体仍然保留了丰富的

遗传多样性，还具有持续选育的遗传潜力。但是

梭鲈是经由额尔齐斯河、兴凯湖等扩散进入我

国，乌伦古湖位于额尔齐斯河的上游，存在较多

的遗传交流，所以乌伦古湖的遗传多样性较

高［14］。腾格里湖和黑龙江黑河段种群是从乌伦

古湖引进和放流的，我们的亲鱼来自于腾格里湖

和黑龙江黑河段，所以本研究的遗传多样性较

低。目前还没有从乌苏里江种群或其他种群人

工引种到鸭绿江的文献记载，因此其初始群体比

较有限，遗传基因库也较为有限。在自然水体中

亲鱼是一雌一雄配对产卵，而在养殖过程中存在

多雌多雄配对产卵，因此乌苏里江、兴凯湖和鸭

绿江比本研究遗传多样性低。

3. 2　标记与性状的关系

标记性状连锁分析在最初发现与性状相关

标记方面有非常大的优势，优点在于不需要构建

连锁图谱，就能够快速锁定一些标记用于遗传育

种，但是获得的信息量比较少。这种方法已经用

于一些鱼类性状相关标记的筛选，例如樊佳佳

等［7］从大口黑鲈 40个微卫星标记中筛选到 7个与

体质量、体长、体高呈显著或极显著相关的标记；

吕伟华等［16］从鲤 300 个微卫星标记中筛选到 23
个与体质量、体长、体高、体厚显著相关的微卫星

标记。梭鲈中筛选的与性状相关的标记还较少，

GUO 等［8］构建了梭鲈的遗传图谱，对 8 个生长性

状进行了定位，获得了 21个 QTL 区间，以 SNP 标

记为主。微卫星标记的多态性高，检测方便，可

用于指导遗传选育的性状相关标记还比较少，本

研究从 77个微卫星标记中筛选出与梭鲈选育群

体体质量、全长、体长、体高、体厚、头长、吻长、尾

柄高、尾柄长显著相关的 38 个标记，比例为

49.35%，高于吕伟华等［16］在鲤 7.7%的筛选比例，

低 于 鲁 翠 云 等［17］在 半 滑 舌 鳎（Cynoglossus 
semilaevis）50% 的筛选比例。原因可能是本研究

同时分析的性状较多，单个性状获得的显著相关

标记为 2~21个，占比为 2.6%~27.3%，对于单个性

状相关标记的筛选比例并不高，例如在体质量筛

选比例为 10.4%，低于樊佳佳等［7］在大口黑鲈中

的体质量筛选比例（12.5%），低于韩晓飞［9］在梭

鲈中的体质量筛选比例（43.75%）；在体长筛选比

例为 2.6%，低于樊佳佳等［7］在大口黑鲈中的体长

筛选比例（12.5%），低于韩晓飞［9］在梭鲈中的体

长筛选比例（43.75%）；在全长筛选比例为 10.4%，

低 于 韩 晓 飞［9］在 梭 鲈 中 的 全 长 筛 选 比 例

（43.75%）。

在关联分析研究中，发现了一因多效或多因

一效的现象，即一个标记同时和几个性状相关联

或者几个标记同时和一个性状相关联［18］。标记

HLJSL021分别与全长、体厚、头长、吻长、尾柄高

等性状相关；标记 HLJSL039 分别与体质量、全

长、体长、头长等性状相关；标记 HLJSL131 分别

与体质量和尾柄长等性状相关；标记 HLJSL067、
HLJSL083、HLJSL158 分别与体质量、吻长、尾柄

长等性状显著相关；标记 HLJSL018 和 HLJSL038
分别与体质量、全长、体厚、头长、吻长、尾柄高等

性状显著相关。在鲤［16］、半滑舌鳎［17］、镜鲤［18］等
都发现了此类现象，均符合经典的数量遗传学所

认为的数量性状之间存在明显的相关性结论。

3. 3　生长性状优势基因型的分析

经济性状的 QTL 定位可使用的群体有近交

群体（全同胞家系、回交群体、F2群体）和外交群

体。外交群体相对于近交群体的优点是能够得

到更多的等位基因用于育种实践；缺点是作为一

个随机交配的外交群体，每个基因座上的等位基

因较多，同一基因型的个体数偏少，使与生长性

状连锁的结果发生偏差或错误［6，19］。外交群体已

经用于鱼类的性状连锁标记筛选，顾颖等［6］在黄

河鲤中从 48个标记得到 17个与性状显著相关的

标记，共得到 175个优势基因型；孙新等［19］在镜鲤
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中从 35 个标记得到 118 个优势基因型。本研究

使用的梭鲈选育群体为外交群体，从 77个标记中

得到 38个与性状显著相关的标记，共得到 195个

优势基因型；一方面本研究分析的为梭鲈选育群

体F3，经过 3代的选育，与性状连锁标记的基因型

已经出现富集的情况，使分析的基因型相对集

中；另一方面本研究使用的样本量相对较大，同

一基因型的个体数增多，在一定程度上可以减轻

利用外交群体带来的偏差［20］。
孙效文等［20］认为在水产动物选育中，基础研

究细致、育种过程简单的研究战略更适合水产动

物的育种研究。孙效文等［21］在镜鲤群体中筛选到

的 3 个与体质量相关的微卫星标记（HLJ302；
HLJ383；HLJ343），在优良品系的选育中也取得了

良好的应用效果［22］。徐磊等［23］在大口黑鲈群体中

筛选到 4 个与生长有关的微卫星标记（JZL60、
JZL67、MisaTpw76 和 MisaTpw117），在大口黑鲈

“优鲈 1号”的选育中取得了良好的聚合效果［24］；
WANG 等［25］在草鱼基因组特定 scaffold 的参考序

列开发出 CID391-2、CID973_1 和 CID254_1 以及

XIA 等［26］草鱼遗传图谱的标记（CID1512）在草鱼

选育群体中得到良好的应用［27］。可见，使用少量

性状相关的标记，将具有性状优势的等位基因或

基因型在育种群体中富集，能够显著提高育种群

体的生产性能［28-29］。本研究中发现标记HLJSL039
同时与体质量、全长、体长、头长性状相关，且优势

基因型（BC和BB）基本一致，可优先用于梭鲈亲鱼

的选配，通过在亲鱼群体中筛查具有优势等位基

因（B）的个体，配组繁殖单个或少数混合家系。

4　结论

本研究用微卫星标记分析了梭鲈快速生长品

系F3群体的遗传结构，评估了不同基因型与生长

性状（体质量、全长、体长、体高、体厚、头长、吻长、

尾柄高、尾柄长）的相关性。遗传结构评估结果显

示：群体平均等位基因数为 4.5，观测杂合度为

0.746（0.520~0.954），期望杂合度为 0.691（0.441~
0.851），平 均 多 态 信 息 含 量 为 0.641（0.412~
0.843），群体处于高度多态水平（PIC＞0.5）。基

因型与性状关联分析结果显示：获得了 38个微卫

星标记至少与 1个性状具有显著相关性。其中和

体质量显著相关的标记有 8个，在 38个标记中共

获得 195个优势基因型，每个标记获得 1~10个优

势基因型。因此，下一步将利用本研究获得的较

为简单的微卫星标记指导配组家系，为开展基于

QTL结果的标记指导选育提供工具。
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Correlation analysis between genotypes and growth traits of fast growing 
strain F3 of pikeperch（Sander lucioperca）

PAN Yadan1，2， LU Cuiyun1，2， SUN Zhipeng1， LIU Tianqi1， ZHANG Kexin1， ZHENG Xianhu1，2

（1. Heilongjiang Fisheries Research Institute， Chinese Academy of Fishery Sciences， Harbin  150070， Heilongjiang， China；     
2. College of Fisheries and Life Sciences， Shanghai Ocean University， Shanghai  201306， China）

Abstract: In this study， we conducted association analysis between microsatellite markers and growth traits 
such as body weight， total length， body length， body height， body thickness， head length， snout length， 
caudal stalk height and caudal length in the F3 population of pikeperch （Sander lucioperca）， the fast-growing 
strain， to identify markers for genetic breeding.  The average allele number for each marker was 4. 5.  The 
average observed heterozygosity at 0. 746 （ranging from 0. 520 to 0. 954）， with expected heterozygosity 
recorded at 0. 691 （with a range of 0. 441 to 0. 851）.  The average polymorphism information content was 
0. 641.  The results showed that 38 microsatellite markers had significant association with at least one trait （P<
0. 05）， among which 21 markers， such as HLJSL018， HLJSL021 and HLJSL022， had extremely significant 
association with the corresponding trait （P<0. 01）.  Specifically， we detected several 2-21 significant 
microsatellite markers for 9 traits， ranging from 2 to 21， of which only two markers （HLJSL039 and 
HLJSL042） were identified for body length （P<0. 05）； but there are 21 markers significantly associated with 
the height of the tail stalk， among which 11 markers such as HLJSL018， HLJSL021， and HLJSL022 are 
highly significant （P<0. 01）.  There are 8 markers significantly associated with body mass， of which 
HLJSL018 and HLJSL067 are highly significant （P<0. 01）.  A total of 195 dominant genotypes， with a 
proportion of over 5% higher than the overall mean， were obtained in 38 markers.  Each marker obtained 1-10 
dominant genotypes， among which HLJSL073 obtained the least dominant genotypes and HLJSL079 obtained 
the most dominant genotypes.  In summary， we assessed the genetic structure of the pikeperch breeding 
population and identified markers closely associated with growth traits， which can inform the genetic selection 
of pikeperch.
Key words: pikeperch； genotype； growth traits； association analysis
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